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Sylabus przedmiotu na studiach doktoranckich

Nazwa przedmiotu

Bioinformatyka

Nazwa jednostki prowadzacej
przedmiot

Wydziat Chemii

Jezyk przedmiotu

Polski (dla doktorantow-obcokrajowcoéw konsultacje w
jezyku angielskim)

Efekty ksztalcenia dla przedmiotu
ujete w kategoriach: wiedzy,
umiejetnosci i kompetencji
spolecznych

Po zakonczeniu zaj¢¢ student:

W zakresie wiedzy

- jest w stanie wymieni¢ zagadnienia wchodzgce w zakres
bioinformatyki

- opisac¢ przyktady zagadnien rozwigzywanych technikami in
silico

- zna narze¢dzia stosowane w bioinformatyce

- jest w stanie opisac etapy projektowania indywidualne;j
terapii

- wymieni¢ przyktady narzedzi dostgpnych w sieci

- klasyfikowaé dyscypliny matematyczne i numeryczne
stosowanie do zagadnienia biologiczno-chemicznego

- zna podstawowe zasady wspotpracy interdyscyplinarne;

- wymieni¢ przyktadowe procedury stosowane w
bioinformatyce

- zna przyktady wykorzystania technik bioinformatycznych
w projektowaniu lekow

- zna podstawowe bazy danych dostepne w sieci

- jest w stanie opisac role chemika we wspotpracy z
bioinformatykiem

W zakresie umiejetnos$ci potrafi

- postugiwac si¢ w sposob efektywny zasobami dostgpnymi
w internecie

- krytycznie ocenia¢ zasady wspolpracy interdyscyplinarne;j
w dziedzinie bioinformatyki

- stworzy¢ wlasny projekt w zakresie bioinformatyki

- planowac¢ wlasny udziat w projekcie interdyscyplinarnym

W zakresie kompetencji spotecznych (profesjonalizmu)
- potrafi uczy¢ innych wykorzystania technik
bioinformatycznych

- bra¢ udziat w dyskusjach

- przestrzega praw pacjenta w tym do ochrony danych
osobowych (w przypadku projektowani terapii
indywidualnej)

- potrafi wyszukiwac i krytycznie analizowa¢ dane z
piSmiennictwa (w tym anglojezycznego)

- wykazuje umiej¢tno$¢ rozwigzywania problemow

- potrafi pracowa¢ w grupie

- potrafi dokonywac¢ samooceny w $rodowisku internetowym
1 rozpozna¢ granice wlasnych kompetencji




Typ przedmiotu
(obowigzkowy/fakultatywny)

Fakultatywny

Semestr/rok

Do wyboru przez stuchaczy

Imi¢ i nazwisko osoby/0sob
prowadzacej/prowadzacych
przedmiot

Prof. dr hab. Irena Roterman-Konieczna

Imig¢ i nazwisko osoby/0so6b
egzaminujgcej/egzaminujacych
badz udzielajacej zaliczenia, w
przypadku gdy nie jest to osoba
prowadzaca dany przedmiot

Sposob realizacji

Wyktad i seminaria

Wymagania wstepne 1 dodatkowe

- Podstawowa umiejetnos¢ obstugi komputera
- Podstawowa znajomos$¢ w zakresie chemii
strukturalnej, kwantowej i krystalochemii

Liczba punktow ECTS przypisana
przedmiotowi

6 ECTS lub 3 ECTS

Bilans punktow ECTS

Udziat w zajeciach - 30 godzin

Samodzielne  opanowanie = omdwionego
studiowanie zaleconej literatury - 60 godz.
Zaplanowanie, przygotowanie i wykonanie samodzielnego
projektu 90 godz.

Laczny naktad pracy doktoranta: 180 godz., co odpowiada 6
punktom ECTS.

materialu 1

Stosowane metody dydaktyczne

e Wyklad

Dyskusja indywidualne

Dyskusja w grupie

Demonstracja

Samodzielne poszukiwanie informacji w sieci
Internet

Metody sprawdzania i oceny
efektow ksztalcenia uzyskanych
przez doktorantow

e Udzial w dyskusjach oceniany jest na podstawie:
terminowosci oddania projektu, oryginalno$ci pracy
oraz naktadu pracy wtozonego w jego
przygotowanie.

e Udzial w dyskusji indywidualnej (doktorant —
wyktadowca)

Forma i warunki zaliczenia
przedmiotu, w tym zasady
dopuszczenia do egzaminu,
zaliczenia, a takze forma 1 warunki
zaliczenia przedmiotu

Ocena na podstawie aktywnos$ci w dyskusji

Tresci przedmiotu™

Kolejne tematy:
1. Wprowadzenie do bioinformatyki
2. Projekt sekwencjonowania genomu ludzkiego
3. Techniki stosowane w genomice — analiza tresci
(identyfikacja gendéw), analiza porownawcza
(poszukiwanie przodkow ewolucyjnych)
Baza NCBI
Analiza porownawcza sekwencji 1 struktury biatek
6. Analiza i przewidywanie struktury przestrzennej
bialek

oA~




7. Pola sitowe 1 narzedzia do przewidywania struktury

biatek
8. Analiza stanu obecnego — projekt CASP
9. Techniki symulacji dynamiki molekularnej
10. Projektowanie lekow — parametryzacja
11. Technika ,,free energy perturbation”
12. Generowanie lekow technikg de novo

13. Zasady projektowania terapii indywidualnej (pojecie

SNP)

14. Biologia systemow
15. Podsumowanie

Wykaz literatury podstawowej
i uzupehiajgcej™

Obowigzkowe:
e Materialy dostgpne w internecie — strony NCBI,
CASP, PDB, PdbSum, PDBe.
Dodatkowe:
e Protein folding — Adam Liwo Springer 2012.
e Protein folding — Irena Roterman-Konieczna —
Woodhead 2012
Identification of ligand binding site — Irena Roterman-
Konieczna — Springer 2012

* W szczego6lnie uzasadnionych przypadkach mozna poda¢ informacj¢ ogdlna.




